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2.ППППППППППИПППППППППППППППЦПІП 5102750 
З.ПППППППППППІП 1000261 

ПООООО О Bactrocera dorsalis ПООООООООООООООООООООООООООООООО DNA 
ШПППППППШШПШП ПП йАППППППППППППППППШППППППППППП 15 915 bp 
O GenBank [| O O 0 DQ845759[T] 00 00000 0 39.3% АП16.2% СП10.2% 6034.3%Т110 130 000000 [22 
[| ЖМАП П 20 É:RNAI EL UO D D. HL B EE BE EE OE. CD] D. EE] A » T-ieh DIT D. H 70 HO DO D EE OE E]. 130 RNA [|] 
00 000ШО ӨПППППППП ЭПШавМАППП МППППППЛІПППИПППППИПППОЯПАПТ 
ПППИПП NU АППППППП ТООООО шЖАСОТППППШПППППППП 
UU 14ШШШПШПШПШПШППШПППШПППШПШИПИШП 00 Bactrocera [|] D LH] BU C] HO D] O DEO L] 
HORON O0 HU AEAU BIL 00 00000 
0000009966 ПОООООА 0000 00454-62986 2007108-0755-07 


Sequencing and analysis of the complete mitochondrial genome of the 


Oriental fruit fly|| Bactrocera dorsalis] Hendel[[] Diptera[ | Tephritidae] 
XU Lang [] YU Dao-Jian'?" [] ZHANG Run-Jie [] LI Jian-Guang [] KANG Lin'[] CHEN Zhi-Lin'[] ЛАО Yi' 

П 1. Shenzhen Entry-Exit Inspection & Quarantine Bureau[] Shenzhen[] Guangdong 5180010 Chinal] 2. State 
Key Laboratory for Biocontrol & Institute of Entomology[] Sun Yat-Sen University[] Guangzhou 510275[] China[] 
3. Beijing Entry-Exit Inspection & Quarantine Bureau[] Beijing 1000260 China[] 

Abstract[] The complete mitochondrial genome of the Oriental fruit fly[] Bactrocera dorsalis is important for 
general molecular and evolutionary studies in Tephritidae. Via sequencing and cloning the target DNA 
sequenced] а complete mitochondrial genome sequence of B. dorsalis from the Chinese population was 
determined and analyzed. The results indicated that the complete mitochondrial genome of B. dorsalis is a 
circular molecule of 15 915 nucleotide] GenBank accession по. DQ845759[]. Its overall composition is 

39.396 АП 16.296 СП 10.296 GL] and 34.3% T[] and the gene content includes 22 tRNAs[] 2 rRNAs and a long 
non-coding regioi] A + T-rich region[]. Seven protein genes and 13 tRNA genes are transcribed from J вігап( ] 
and the other 6 protein genes and 9 tRNA genes are transcribed genes from N strand. Protein coding genes on 
J strand show a fairly similar A% and ТФП whereas those encoded on М strand have a higher proportion of А 
Шап T. The similarity analysis of mtDNA CO | genes between B. dorsalis and the other 14 fruit flies showed 


that there was a high similarity among В. dorsalis and the other species belonging to the same subgenus 
Bactrocera . 


Key мога] Diptera[] Tephritidae[] Bactrocera dorsalis[] mitochondrial genome 


ПО O O Bactrocera dorsalis] Неде O П 0 ППП 4600 2500000000200 0 tes] 
O Diptera O ПП Tephritidae]l] O O O Bactrocera П ПШ ШП 0200300 O O 0 0200500 O O O 0200610 
ПППП ВасйтоеаППППППППППППІП ПППППИПППППИППППППППППШПШІ 
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ППШППППППППППППШІ Christenson and 
Foote 196001090 00 000000 90000 0 
0 A um DA DOU O DOO O DOO uut Drew 
and Hancock[]1994[]] 0 O ПОЖФППППППППП 
2005111 

ПП АФМАППППППППППППВПВП 
DNA D] [] ШОООООВОООООШ D. U.C 
ugggBmlagpiuuuu uutuutubblubdu 
üuggangagmamepannüugmagduaü 
ППППППППППППППШІ Vigilan et al [| 
199111 00000 0 0199200 O O O O 0200400 
OOO 0200500 0 0 аФМАПППП 15.4~ 16.3 
к D DB D. U UO D DU] D] А+ T-rich D LI D] D LU. U 
ПППППІП Woelstenholme[]1992[T] A + T-rich [| П 
ППППП 399 bpi 00 4 601 bp [H] DL D] O 4 202 
ЬШ O 0 O Tricholepidion gertscil] L) U) 0000 
O Drosophila melanogaster] Zhang апа Hewitt 19970] 
00000000 20 rRNA [] ПП КМ [| 
scRNA[TP2 0 tRNA 0 C] 0130 00000 О Cytb 
По0000 0 ЫП О Осуюстоте oxidase b 
АТРаѕеб П ATPase8] АРППППП 60 8ПАТР 
synthase subunits 6 and ӘГПСОІПСОПП coll] L] Ú 
000000000 1 ~ lll eytochrome oxidase 
subunit | - ШОШМОІ ~6 0 ММП NADH [I] LJ [I Ú 
O 1-60 АШМАПН dehydrogenase subunit 1 — 6 and 
АШ 3709000 1000000000000 
Ш A + T-rich П ПП ІП Wolstenholme and Clary[]1985(] 
Wolstenholme[]1992[]Beard. et al .[] 1993[]Spanos et al .[] 
2000[]Nardi et al .[] 2003[]Bae et al .[] 2004[T] Aloni П 
Аца 197111 ШХАПППППППППППП 
ПШ1ПШШППППППШНПШПИПШП 
П«ОРАПППППІППНПП D [Simon 0 
[] 199408000 0 mtDNA [] C] D] D] D] C] U] D. HU L 
üuggagpgmumuulugsuiu agn uult 
ПП NI 

O Wolstenholme [] Cla: 198500 DJ 00000 
П Drosophila yakuba mtDNA [| O O O O [GenBank П 
ППП 800000 monad D BU DD BH DU] UO ll 
UU 150 000000000000Ш00000 
Ceratitis capitat&] Spanos et al .[] 2003[]GenBank ПП 0 
NC.000857LI] 000000 В. ое Nardi et al .[] 
20030СепВапк [] [] O NC 005333 0 00000 
ППППППППППППППППППШІП 
PCR[] HL BL D HL. D U DL U DD D] O I D. I] l] mDNA 


ПППШПППППППППЦПППЯПППЦПП 
U D D] D]. GenBank O O OO O GenBank O 0000 
ППППППППППППЦПП mbNAT[! IU UU 


1 000060 


1.1 0000000600 

ПППППППП 20050 710000000 
ППППППППИПППППППППШПИПП 
000 1-20 Ф000000000000 
1.2 000 DNA [] [J 

ППППШПППП bDNAD D D ПОМАППП 
ПППППППППП Үш П 2005[[] DNA [|] O D 
0 -40°©°ППППШПП 
1.3 0000 

ПППППППП Simon ПП 1994000 000 
ППППППППППП C. capitata O D 000 
ПП В. oleae [] mtDNA [] HL] I B. D] D]. U D]. D LIH] D 
ШПППШПППШПШППШППШППШПППШППШППШПШППП 
ШШПППППШПШПШППШШПШППШПШПППШПШП 
О000000 220 Ш00000 100000 
ППППППППППППППППППППИПП 
ППППППППП 
14 PCRITI LU B D EU D D. U D U U 

РЕПППППППП 25 00 1: x PCR [J 
ПП [2 mmol/L Мо?“ 0.2 mmol/L МТРА 000 0 
П 0.2 ymol/L U Taq ПІ Takara[TI] O DNA 20 ~ 40 
"ПППППППП РЕПППППППП DNA 
ПППППППППИПП 

РЕППППП ЯЖЯППП 905Ш ПП 300 
ПППППППППІӘ5 СПП 3045511 D 30 sr] 
72'CD D 30 III 000000 72%00 5 mint] 0 
ППППППППППППППППППППИП 
ШО PeRO OO 1.2%0 00000000000 
ПП 
1.5 РСЕПППППП 

РЕПППППППЧППИПППП PCR D 
О000000000 00 0 00 QlAquick PCR 
Purification [] O ПП O O OQIAGENOO O PCR [] J 
0000 РескО0О0000000 000 Gel 
Extraction П O0 OO O O DQIAGENITI ПП 
1.6 0000 

PCR [] D] Hl U EH] U D] CE] EI D] DE U. DIU D] CE] U 
ПППП ОАППППШ D. D]. ABI 37301 U 00 
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ПППППППППП РСАПППППППШП 
ПШПППППППППППППП 1-2000 
ППППППППП 

ПП SR-J-14612/N2-N-246 [] 0 0 0 125 rRNA 
0 МОППІПП А+ Taieh I 000000000 
ППППП EeRvO DO DD UU pGEM-540 + ПП 
uumunagpnupnmpnabdudbnlu dud 
000 0 T7/SPé] T7[]5'-TAATACGACTCACTATAC- 


3'[] SP60 5'-АТТТАССТСАСАСТАТАСААТАС-3' [] 
ПП 
ППППППЦПЦПППППППЯЦИИППШП 
ООС B CE ELE HPERE DIE 70 BOE ЕНІП 
ОООООоОООоО 10 000ОООООО рма 
ООШоОоОоОоОоОоОоОоошШоооооооо 
upnaguut 220 Ш 220000 





01 О0100000ОООООО рек 0001000 
Table 1 List of PCR primers for Bactrocera dorsalis mtDNA complete genome 























ПППП 005530 00° 0000 005530 ПП” 09000 ПП” 
Forward primer Sequence] 5->3П Position Reverse primer Sequences] 531] Position Tti c Гепа] bpi 

1 ТМ-Ј-206 ССТААТТААССТАСТСССТТСАТ 29-231 C1-N-1560 ТСТТССТАСТАГТСССССТСА 101-1601 5% 1 317 
2 TY-J-1460 ТАСААТСТАТССССТАААСТТСАССС 1 508 – 1 528 CI-N-2222— ACIGTAAATATATGATGAGCTCA 230-240 5% 918 
3 C1-J-2X1} | AGITTTAGCAGGAGCAATTACTAT 218-2151  C2-N-3389' 'TCATAACTTCAATATCATTG 3446-346 50С 126 
4 TI2-J-X87 АТСССАСАТТАСТССААТСС 3076-3095  TK-N-378* GITIAAGAGACCAATACTIG 381-380 5% 69 
5 C2]-3900 САААТТТСССССССТААТСАТАС 3731-3753 (3-Һ-506 САССТСАТАТАССТСССАСТТСААТ 5134-5158 55С 1 330 
6 AGJ-44040 АТСАССТСТТССТАГТАТТСА 4792-4752 — C3-N-SITI^  ACIGTAAAAAATAACCCTTGTG 5285-530 5% 554 
7 С-ЕЮІ? СТААСАТТАССАТААСССТСАССАА 5 029-5 (53 TA-N-5068^  CATATTCTGAGCTATAAGGTAGA 6 075-607 5% 974 
8  N3J-509* СААТСАААГСААССТАГАТТА 5985-6005 — NS-N-66G2^ САТСААССТТОСТСАСАА 65001-6608 43.5% 617 
9  TF-J-G8 ААТТАСССТААСАТСТТСАСТС 6400-6421 — N5-N-7641I^  AGTACTATCTA ATCGA ATTGGA 7 734—7 795 50% 1 248 
10 512779? ССІСІСІТАСТТАТАССТОС 75901 —7 610 М№-№-8718 GCTTATTCATCAGTTGCTCA 8709-8768 5% 116 
l NA-J-849" АСААЛАТАЛАССАСААСААС 863-862  NAN-9I20^ 'TGAAAGAAGATTAATTCCCAC 923-923 5% 580 
I2. NLJ-84f | GGAGCTTCAACATCAGCTIT 8956-8975  CB-N-10220! TCCICAAAATGATATTTGTCCTCA 10 945 – 10 968 48.6% 1 865 
13 NL-J-9533? GTGTACGAATTATAGAAACTAAA 9628-9650 М№6-М-10338° AAATTGTTATTAGGTTTGTTGGG 10432-10454 55% 89 
14 CB-J-10612° CCAATTAATATTTCAGCATGATGAAA 10 612 – 10 637 СВ-№-11328" AGCAAATAAAAAATATCATTC 1 353-11 373 5% 74 


15 СВ-Ј-10933" ТАГСТАСТАССТТСАССАСАААГАТС 
16 СВ-Ј-11545" АСАГСААТТССАССАССАССАСТ 
I7 М1-Ј-12314° ТАСААТТАСААСАГСАСССАСС 

18 LR-J-D2887 ССССТСТСААСТСАСАТСАТСТ 

19 18-Ј-13417° ATGTTTTTGTTAAACAGGCG 

20 SR-J-14508' TACAAAACAGGTTCCTCTG 

21 SR-J-M612"  AGGGTATCTAATCCTACTTT 

22 SR-J-4830^ | ATCAATAATAAAATTCAAAGCC 


14618-14637 N2- 





14930-14951. AT-N-1579^ CATTTAAGTGGTGTATGTAAC 


10 933 – 10 958 N1-N-11841° GGTACATTAGCTCGGTTTCGTTATCAT 11 857 – 11 883 48.6°С 93 
11548-11570 N1-N-12595* СІСССІТІТІТААСІСІТІТССААСС 1261-1266 52.8% 1 083 
239-1230 LR-N-13176” ACGAGAAGACCCTATAAATC 

12 882 – 12 903 LR-N-13780° ACCITGTGTATCAGGGTTTAT 

13 417 – 13 436 SR-N-14588'" АСАСТАССАТТАСАТАСССТАТТАГ 
14 514- 14 532 SR-N-14922° AAGTTTTATTTTGGCTTA 


13194-13213 58% 915 
1394-1394 58% 1004 
1463-1467 55% 1138 
14946-14968. 471% 347 
АСТСАГТАСССТТССТСТТАТТА 308 – 330 50°С 1713 
1580-1590 50°С 817 





* Simon 00 0 00 199407 °0 000000 °0000000000000000000 000000 “0800000000000 * 
Designed by Simo] 199410 ° Self-designed[] ° The position corresponding to B. dorsalis mtDNA] this work[T] * Corresponding sequencing length. 
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Fig. 1 


1.7 БМАППППППППВП 

[] DNAstar 0 L] 0 O Еаѕеч0О000000 
ПШ semn 0 000000000000000 
ППППППППППППППППППППП 
ППППППППППППППЦППППЯППП 


Sequencing strategies of Bactrocera dorsalis mtDNA 


ППППППППЗПППЦППППППОПЦПП 
ППППППППППППППППЯППП 
"ОМАППППППППППППППППВП 
шОМАПППППППППП 
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2 O00000 


2.4 0000 mtDNA [|] [] UU l 

ШППППППШППППП 15915ЬШ ПП 
Оооо рм O 200 0000006000 
0 15 815 ЬШ 100 bp[T] O O O O OO 15 980 ЫП 
ӨБППППППППЧПППППППЯВП 
GenBank [] ПП LI] ПП O DQ845759[] 


ND2 MO! AT-rih 










IrRNA 
r 
Š ` 
AALCUN 
K ij ii NDI 
v DERE Bactrocera | 
ATPS © dorsalis l - 
' 159 15 bp = SUCN 





02 0000000 рмар000000 
Fig. 2 Genetic map of the mitochondrial genome of 
Bactrocera. dorsalis 

ПППППППШПШПППППППППППППППШП 
ППППППвМАППП аАМАПППППППППППП 
UUDUDUIDDDUDDDDDDDI White arrows[] grey arrows 
and bars show protein coding[] rRNA апа tRNA genes[] respectively[] 
positive numbers indicate the distance of genes at gene junctions[] 


negative numbers indicate the overlap of genes at gene junctions. 


ПППП шрмАП 220 RNARO rRNA[II3 
ugagumuaumuuumiuituiutultutultLt 
ПШ A « T-aeh LH EE ШП 20H. B. T0 D 7 ID HI 
[ CO I ~ MOND2O0ND30ND6OATP6OATP8OCytb O 
ІЗП «МАП 00 0 O tRNA-IIe[]RNA-Met[]tRNA- 
Trp[]tRNA-Leu-UUR[]tRNA-Lys[] tRNA-Asp[]tRNA-GIy[] 


tRNA-Ala[ ]RNA-Arg[ ]IRNA-Asn[]ERNA-Ser-AGN[]JIRNA - 
100 


Glu[] tRNA-Th[II] МППППППП NDIDINDAT] 
NDALDNDSDIRNAUIsrRNA [] 90 tRNA П 0000 
IRNA-GIn[]tRNA -Cys[]tRNA-Pro[]tRNA-Tyi[]tRNA-Phe[] 
IRNA-Leu-CUN[] tRNA-His [] tRNA-Val[] tRNA-Ser- 














ОСМ 
02 000000000000 
Table 2 Gene regions of Bactrocera dorsalis mitochondrial genome 
00/0600 ПП” 00/000 ПП” 
Gene/Control region Position Gene/ Control region Position 
tRNA- Ile 1-66 tRNA-Asn 6 166-6230 
tRNA-Gln 64-132 tRNA-Ser-AGN 6 231 - 6 298 
tRNA-Met 199 — 267 tRNA-Glu 6 299 — 6 365 
ND2 268 — 1 290 tRNA-Phe 6 384 – 6 448 
tRNA-Trp 1 301 - 1 369 ND5 6 449 – 8 168 
tRNA-Cys 1362-1424 tRNA-His 8 184 — 8 249 
tRNA-Tyr 1 470 - 1 536 ND4 8 250 - 9 590 
COI 1 535 — 3 069 КІМІ, 9 584-9 880 
tRNA-Leu-UUR. 3070-3135 tRNA-Thr 9 883 — 9 947 
COH 3 140 - 3 829 tRNA-Pro 9 948 — 10 013 
tRNA-Lys 3 834 - 3 904 ND6 10 016 — 10 539 
tRNA- Asp 3905-3971 Cytb 10 540 - 11 674 
АТР8 3 972 -4 133 | tRNA-Se-UCN 11 675 – 11 741 
ATP6 4 127 - 4 803 NDI 11757 - 12 696 
СОШ 4804-5592| tRNA-Leu-CUN 12707-12771 
tRNA-Gly 5 602 — 5 666 IrRNA 12 772 - 14 104 
ND3 5 667-6018 tRNA- Val 14 105 - 14 176 
tRNA- Ala 6 019 — 6 083 srRNA 14 177 - 14 966 
tRNA-Arg 6091-6154| A+ T-rich П 14 967 — 15 915 








“ПВ. dorsais ПП О0ОООООООООООШОООО * The 
position corresponding to В. dorsalis mtDNA] this мок. 


ПП mtDNA [] DERNA-S& ОСМ 00000 J 
ПППППППП аФМАППППППППППП 
ПП МППППППППППППЦППППЦПІП 
ПППППППППИПП 
2.2 ПППП аФМАПППППППП 

ППППППППППППЦПППШПИПП 
000000 39.3% АП16.2% СП10.2% СП34.3% 
ТПТППППП 73.60 0000000000 
ПООП“ А+ ТОО Uf] Crozier апа Столе 19930 
Simon et аі. 19940 0 00130 00000060 
АТОО ОО 71.296 | ҺВМАП O 77.8%ПА + T-rich 
00000 88.1%П 

ПЗПППППППППППППП tRNA 





Ф «© D <° > 
“ееебжеоее ее SFL жм 
Ж” 





ПЗПППППЦПППИПППППИППАГПЯЦПП 


Fig. 3 


Graphical representation of the percentage in А and T of protein coding genes of Bactrocera dorsalis mtDNA 
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000 16000 АТПППППППППППППІ 
ПППППППППППППП ATI D UD LU UU 
ППППП 32.9%0 37.60] NO000000 
000 А0000000 ТО0О0ОШООООО 
0 48.4%0 26.5% 
2.3 0000000000 ЖМАППИП 

ППППП ммр 220 :tRNA D LII D. U lI 
П Le ПП Ш Sed U 00 АХАП 2 D U LI [l 
ПППППППППП RNA ULU DHUU2D 
iRNA [] B. D] B] D. D]. DU. D] D]. U О :АМА-56 ACNLI[] 
РППЗПППППППППППЦПІПППППП 
00000000000 A Nardi e а/.П 2003111 
2.4 ПППП атМАПППППППППППП 
0000 

ПП СепВае«ПППППППППППППП 


ППППП СО1ЇШПППППШППППЇППП 
ППППППП СО1ЇШШШШПШШПШПШППШП 
ТІП UU 35 D THESE ШИЛІ DIG DE H 
Ceratitis П O O O П Bactroceral] [] Bactrocera П 14 
ППППШИППППППП Decus 0 D UH U UU 
(] D D D D Zeugodacus ППППШП 11 U U lI 
Bactrocera [| П [| 
ШШППШППППШ ШП ШП ШП О0О Bactrocera|| 
ППППППППППППППШППППВПШП 
ППППППШППППШПЦПППППППШП 
ОШО ЭЛФПППЗППППППППІШ 5 
ППППППППППЦПЦППВ. dorsalis complexi 
П Drew and Hancock[] 1994[T] | H] 00000 400 
ППППППЦПЦПППППППП 85%00 ut 
ПППППИПЦЦПШПП #2.9%0 





03 00000 СепВаак П 0 00 СОТ 
Table 3 Similarity] above diagonal(] and divergencé] below diagonal| 








ouuu UU 











of CO І genes of Bactrocera dorsalis 


and the related species deposited in GenBank 





1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 П 12 13 14 15 
1 90.6 95.1 90.9 96.6 91.9 97.3 98.5 98.4 92.0 86.9 83.2 85.5 85.3 82.6 
2 9.2 90.0 90.3 89.8 88.7 90.1 90.8 91.1 88.6 84.4 86.4 85.6 85.3 83.9 
3 2.6 9.8 87.5 92.6 88.5 93.7 95.0 95.0 88.5 83.8 84.9 84.5 82.9 84.4 
4 9.2 9.6 10.6 90.3 90.4 90.6 91.3 91.4 90.9 86.1 84.1 85.7 86.0 82.7 
5 3.5 10.1 5.4 10.2 90.1 96.9 95.9 96.5 90.3 86.3 83.8 84.9 85.0 82.0 
6 8.7 11.4 9.9 9.9 10.4 91.0 92.0 91.9 98.7 86.6 82.9 85.1 85.3 80.1 
7 227 9.9 4.2 9.9 3.2 9.7 96.8 96.8 91.4 86.9 83.6 84.8 84.8 82.2 
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